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El cultivo moderno del maíz se basa  principalmente en la utilización de híbridos 
simples a partir del cruzamiento de líneas puras. La maximización de la heterosis o 
vigor híbrido se basa en el cruzamiento de esas líneas de orígenes distintos, lo que 
constituye diferentes fórmulas de híbridos o patrones heteróticos (Mladenovic et al. 
2002). Dentro de estos patrones heteróticos, el más comúnmente utilizado ha sido el 
formado por líneas puras procedentes de Reid Yellow Dent y de Lancaster Surecrop. 
Otras diferentes categorías de grupos heteróticos comprenden líneas puras desarrolladas 
a partir de otros fondos genéticos diferentes, tales como las obtenidas a partir de las 
poblaciones locales adaptadas. 
La optimización del uso de la heterosis se fundamenta en el conocimiento de la 
diversidad genética de las líneas puras empleadas en la obtención de los híbridos de 
maíz. Se han utilizado diferentes técnicas para la caracterización de dichas líneas tales 
como datos de pedigrí, caracteres morfológicos, isoenzimas y marcadores moleculares 
de ADN como RFLP, RAPD,  AFLP y SSR (Gethi et al. 2002).  
La ventaja fundamental de la utilización de marcadores moleculares es la 
posibilidad de evaluar únicamente los cruzamientos más prometedores entre líneas 
puras divergentes (Pinto et al. 2003). 
Los microsatélites o SSR son unidades en tandem de unos 6 pares de bases que 
representan una clase de ADN repetitivo comúnmente encontrado en el genoma de los 
eucariotas. Los SSR se han empleado en estudios de distancias genéticas y de 
diversidad  evolutiva en maíz (Matsouka et al. 2002). Asimismo, se han utilizado en la 
caracterización de líneas puras americanas que se han empleado en la formación de los 
actuales híbridos cultivados (Lu y Bernardo 2001).  
El objetivo del presente trabajo es estudiar la diversidad genética existente en un 
conjunto de líneas puras de diferentes orígenes, con el fin de identificar nuevos patrones 
heteróticos que puedan ser una alternativa valida a los actualmente establecidos. 
El material vegetal empleado en este estudio lo constituyen un conjunto de 20 
líneas puras de tipo de grano liso y dentado, agrupadas por su ciclo de maduración, que 
se muestran en la tabla 1. 
El método de aislamiento del ADN fue a partir de tejido foliar de plántulas 
crecidas en invernadero a 23ºC, y con fotoperiodo de 16 horas. La extracción se realizó 
mediante el Kit DNA Easy de QUIAGEN. Se utilizaron 20 combinaciones diferentes de 
marcadores (SSR), obteniendo las secuencias y localización cromosómica a partir de la 
base de datos MaízeDB, de la Universidad de Missouri, USA, 
(www.agron.missouri.edu/ssr.html).  
Los iniciadores fueron marcados con IRD 700 e IRD 800, empleando un analizador 
Licor 4200 DNA. Las condiciones de amplificación fueron 94ºC durante 2 minutos, 
seguido de 30 ciclos de 94ºC durante 30 s, XºC durante 1 minuto y 72ºC durante 1 
minuto. La extensión se realizó a 72ºC, 5 minutos. XºC se refiere a la temperatura de 
anillamiento, la cual era específica para cada iniciador. 
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La evaluación de la diversidad genética entre las líneas puras de maíz se realizó 
siguiendo los criterios del número medio de alelos por locus SSR y la media entre la 
distancia genética entre las líneas puras. Posteriormente, se elaboró un análisis de 
grupos mediante el método UPGMA, utilizando el programa estadístico NTSYS-pc 
(Rohlf 1989). 
Los resultados obtenidos de las agrupaciones a partir de los SSR revelan una 
concordancia con los datos originales de pedigrí. Se ha obtenido un elevado nivel de 
polimorfismo con los marcadores utilizados, basado en las distancias genéticas 
estimadas. El material liso, correspondiente a las líneas de origen español, se separa 
claramente de materiales dentados americanos.  
Esta aproximación molecular confirma que el patrón heterótico, líneas puras lisas 
por dentadas, por otra parte ya descrito, puede constituir una buena combinación para la 
obtención de híbridos de maíz mejor adaptados.  
Estudios posteriores de correlación con la heterosis existente en cruzamientos 
entre estas líneas, confirmaría la utilización de estos marcadores moleculares SSR como 
predictivos de dicha heterosis, a partir de las distancias genéticas encontradas entre 
diferentes líneas puras de esta especie. 
 
Tabla 1. Líneas puras de maíz caracterizadas. 
Línea pura Ciclo  Pedigrí Origen 
CM105 Precoz V3 x B142 Manitoba, Canadá 
A340 Precoz 4-29 x 64 Minnesota, USA  
A509 Precoz A78 x A109 Minnesota, USA 
A654 Precoz A116 x Wf9 Minnesota, USA 
A661 Precoz Minnesota Syn. AS-A Minnesota, USA 
W401 Precoz (33xWisconsin 25)x67C) Wisconsin, USA 
F2 Precoz O.P. Lacaune INRA, Francia 
EP1 Precoz O.P. Lizargárate M.BG. (CSIC), España 
EP28 Precoz AS-D M.BG. (CSIC), España 
EP42 Precoz O.P. Tomiño M.BG. (CSIC), España 
EZ1 Tardío O.P. Hembrilla EEAD (CSIC), España 
EZ6 Tardío SFCH x 38-11 EEAD (CSIC), España 
EZ7 Tardío C.P.1, Argentina  EEAD (CSIC), España 
EZ8 Tardío C.P.4, Argentina EEAD (CSIC), España 
EZ13 Tardío (CMI x ETO) EEAD (CSIC), España 
EZ21 Tardío O.P. Astigarraga EEAD (CSIC), España 
A632 Tardío (Mt42 x B14)x B143  Minnesota, USA 
B73 Tardío BSSS C5 Iowa, USA 
Mo17 Tardío C.I.187-2 x C103 Missouri, USA 
W64A Tardío Wf9 x C.I.187-2 Wisconsin, USA 
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